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RESUMO. Abordagens genéticas passaram a contribuir crescentemente nos programas de criação 
de peixes e conservação biológica através do emprego de técnicas genéticas clássicas e modernas, 
envolvendo tanto a manipulação cromossômica, como marcadores moleculares. Entre as 
abordagens aportadas tem se identificado um crescimento vertiginoso das informações 
cromossômicas de espécies e populações. Na presente revisão são detalhadas diferentes aplicações 
e perspectivas dos estudos citogenéticos e da manipulação cromossômica relacionadas à ictiofauna 
nativa ou cultivada. O cenário apresentado demonstra sua enorme relevância em estudos 
relacionados à identificação da biodiversidade, embora, em menor grau, a manipulação 
cromossômica venha sendo corriqueiramente empregada em várias espécies. Apesar da grande 
biodiversidade marinha e do valor econômico de suas espécies, as informações citogenéticas ainda 
são significativamente menores e de menor aplicabilidade para a piscicultura marinha.  
 
Palavras-chave: citogenética de peixes; cromossomos; piscicultura marinha; manipulação 
cromossômica 
 
ABSTRACT: Cytogenetic protocols and biotechnological prospects focused on aquaculture and 
marine conservation. Genetic methodologies have been increasingly utilized in fish breeding 
programs and conservation biology through classical and modern techniques, such as 
chromosomal manipulation and molecular markers. Among the different approaches have been 
identified a rapid growth of chromosomal information about species and populations. In this 
review are detailed the different applications and perspectives of cytogenetic studies and 
chromosome manipulation related to native or cultivated fishes. The scenario presented 
demonstrates its enormous importance in studies on the identification of biodiversity, although 
chromosome manipulation also will be routinely employed in several species. Despite the great 
marine biodiversity and of the economic value of their species, cytogenetic data is reduced and 
have been less applicable in the marine fish farming. 
 
Keywords: Fish cytogenetics; chromosomes; marine fish farming; chromosome manipulation. 
 
1. Recursos pesqueiros e exploração de suas 
reservas 
O conhecimento dos aspectos da 
biodiversidade nos ecossistemas marinhos é 
sensivelmente menor em relação ao ambiente 
terrestre. Apenas 10% da investigação sobre a 
biodiversidade global têm sido dedicado a estes 
ecossistemas (HENDRIKS et al., 2006). Isto é 
particularmente preocupante em face às 
mudanças globais decorrentes da 
sobreexploração de recursos naturais e as 
alterações climáticas. Estas alterações vêm 
causando efeitos impactantes em vários 
ecossistemas importantes ao ambiente 
marinho, incluindo regiões estuarinas e de 
recifes de corais (PAULY et al., 2002; 
HUGHES et al., 2003) gerando efeitos 
variados sobre as populações de peixes 
(HENDRIKS et al., 2006). Atrelado a questões 
ambientais a redução dos estoques pesqueiros 
naturais está intrinsecamente e perigosamente 
relacionada à segurança alimentar e ao bem 
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estar social mundial (CAMARGO; POUEY, 
2005). Neste aspecto, a produção pesqueira 
alcançou seu potencial máximo de extração, 
sendo incapaz de atender a demanda mundial 
de forma sustentável. Um terço das reservas 
mundiais de peixes estão esgotadas ou em fase 
de recuperação e necessitam de ser 
reconstituídas (FAO, 2006). Estima-se caso o 
ritmo de exploração da pesca extrativa marinha 
se mantenha, que haja um colapso global das 
atividades de pesca comercial até 2048 
(GERAQUE, 2006). Os setores da pesca e 
aquacultura representam meio de subsistência 
para 540 milhões de pessoas. Além disto, 
dependência deste insumo é constatada pelo 
consumo histórico alcançado em 2010, 
contabilizando em média de 17 quilos de 
pescado por pessoa, ou 15% da dieta média de 
proteínas de origem animal para três bilhões de 
pessoas (FAO, 2010). Assim, é senso comum 
que a aquacultura representa a única alternativa 
futura viável à manutenção do consumo de 
proteína animal de origem aquática. 
Atualmente, a produção da piscicultura 
marinha está concentrada principalmente no 
salmão do Atlântico (Salmo salar) a espécie cuja 
produção teve a maior expansão nos últimos 
anos. Outras espécies que também tiveram 
aumento significativo de produção foram o 
robalo europeu (Dicentrarchus labrax) e o 
pargo (Sparus aurata) (ALARCON; 
ALVARES, 1999; ZANUY, 2001). 
Um passo importante para o sucesso desta 
atividade recai na exata compreensão, pelo 
setor produtivo, das diferenças e perspectivas 
genéticas que envolvem as populações naturais 
e estoques cativos de reprodutores. Populações 
naturais normalmente representam um 
repositório de ampla base genética da espécie, 
modelado sob ação da seleção natural, sua 
manutenção é fonte permanente de 
germoplasma a ser utilizado para fins de 
melhoramento genético. Estoques cativos de 
reprodutores, por outro lado, constituem quase 
sempre uma amostra genética limitada nem 
sempre representativo do pool gênico das 
populações ou espécies e completamente 
dependente do manejo e dos cruzamentos 
envolvidos para a sua perpetuação. 
Desde meados da década de 80, abordagens 
genéticas passaram a contribuir nos programas 
de criação de peixes com o emprego de técnicas 
clássicas e modernas, levando a um 
crescimento vertiginoso entre outras 
abordagens, da investigação e aplicações das 
informações cromossômicas (ARAI, 1997; 
JACOBINA et al., 2011). De fato, os 
conhecimentos sobre o cromossomo e 
marcadores de DNA estão cada vez mais 
incorporados à aquicultura de forma prática 
eficiente. Neste sentido, o desenvolvimento de 
tecnologias de manipulação cromossômica, 
identificação de sexo cromossômico, 
criopreservação de gametas, transgênicos e o 
mapeamento genético, abordagens apoiadas no 
melhor conhecimento dos cromossomos das 
espécies e relacionadas ao melhoramento 
genético de peixes cultivados, têm sido foco de 
discussões e revisões durante a última década 
(HULATA, 2001). 
A piscicultura marinha vem se 
desenvolvendo de forma crescente em escala 
global, contudo em geral enfrenta algumas 
limitações ao seu pleno desenvolvimento, 
fatores como baixo conhecimento sobre a 
biodiversidade de algumas regiões, 
conhecimento limitado sobre o ciclo de vida de 
espécies, questões sociais e ambientais e 
reduzido conhecimento sobre aspectos 
genéticos das espécies podem se colocar como 
empecilhos ao seu pleno desenvolvimento 
(HUTCHINGS, 2001). 
Diante da importância da aplicação das 
informações e protocolos genéticos na 
aquicultura marinha, aqui é apresentada uma 
breve revisão sobre os principais empregos e 
perspectivas do estudo dos cromossomos 
relacionados à piscicultura marinha. 
 
2. Identificação da biodiversidade de espécies e 
estoques  
A citogenética representa o ramo da genética 
relativo ao estudo dos cromossomos quanto a 
seus aspectos morfológicos e funcionais, sua 
variação e evolução. Nas últimas décadas, a 
citogenética vem se destacando por uma 
abordagem eficiente na caracterização de 
grupos naturais, utilizando dados cariotípicos 
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na elaboração de padrões de relacionamento e 
ou filogenias (citossistemática). A grande 
maioria das espécies é cariotipicamente única, 
diferindo de outras em relação ao número e a 
morfologia cromossômica e/ou em relação a 
características estruturais dos seus 
cromossomos (DIAS; GIULIANO-
CAETANO, 2002). 
Cerca de 3.425 espécies e sub-espécies já 
tenham algum nível de informação 
cromossômica conhecida (ARAI, 2011). Estes 
dados têm se mostrado ferramenta auxiliar na 
taxonomia, uma vez que os métodos 
tradicionais de classificação de espécies com a 
utilização de análises de caracteres 
morfológicos estão sujeitos a uma maior 
variação geográfica ou ambiental (BERTOLLO 
et al., 1978). Caracteres cromossômicos vêm 
sendo progressivamente utilizados com sucesso 
na identificação de espécies crípticas 
(BERTOLLO et al., 1978; MOREIRA-FILHO 
et al., 1991), assim como nas relações entre 
espécies (BRUM; GALETTI, 1997). No que 
diz respeito aos estudos em peixes, ela têm 
fornecido importantes subsídios para o melhor 
entendimento das relações evolutivas entre 
espécies e populações. 
A identificação da biodiversidade é uma 
etapa fundamental para medidas de 
conservação dos recursos pesqueiros 
ameaçados além de contribuir para seu uso 
sustentável e manejo. Características 
cromossômicas têm sido relacionadas entre os 
mais poderosos marcadores genéticos na 
identificação taxonômica de unidades 
evolutivas significativas (MORITZ et al., 
1996). 
Estudos citogenéticos na região Neotropical 
têm mostrado algumas unidades taxonomicas 
evolutivas como no caso da espécie nominal  
Hoplias malabaricus que possui sete citótipos 
em diverge quanto ao número diploide de 
2n=39 a 42 cromossmos, com ocorrêcia de 
sistema de cromossomos sexuais simples ou 
múltiplo, assim como, ausência destes 
(BERTOLLO et al., 2000). Alguns citótipos 
mostram ampla distribuição geográfica, 
enquanto outros parecem ser endêmicos a 
determinadas bacias hidrográficas. Situações de 
simpatria e sintopia entre citótipos, sem a 
detecção de espécimes com fórmulas 
cromossômicas híbridas, já foram constatadas 
em várias localidades, o que reforça a 
diferenciação existente nesse grupo, sugerindo 
a inexistência de fluxo gênico entre os citótipos 
(FERREIRA et al., 1989; SCAVONE et al., 
1994; BORN; BERTOLLO, 2006). Diferenças 
quanto ao número diploide também foram 
detectadas em Synbranchus marmoratus em 
que o número diploide varia de 2n=42 a 
2n=46, assim como a presença de tipos 
diferenciais de hemoglobina tipo I (2n=44 a 
46) e tipo II (2n=42) (NAKAMOTO et al., 
1986; TORRES, 2000). Uma alta variabilidade 
na fórmula cariotípica tem sido identificada na 
espécie Astyanax scabripinnis, que também 
mostra marcada diferenciação relacionada à 
quantidade e variabilidade de blocos 
heterocromáticos e sítios Ag-RONs 
(MOREIRA-FILHO; BERTOLLO, 1991; 
MANTOVANI et al., 2000). 
Neste sentido, estudos citogenéticos se 
mostram úteis a diferentes propósitos na 
caracterização de populações e espécies, seja na 
identificação de polimorfismos 
(MANTOVANI et al., 2000; PORTO-
FORESTI, 2007; MOLINA; GALETTI, 
2008), diferenças populacionais sutis (CIOFFI 
et al., 2009), na detecção de espécies crípticas 
(MOREIRA-FILHO et al., 1991; VICARI et 
al., 2008). De forma aplicada, estes dados 
possibilitam o monitoramento e manejo 
adequado, visando à conservação e a exploração 
racional dos estoques pesqueiros. 
As informações cariotípicas ainda são 
incipientes em espécies de peixes marinhos, 
que representam uma das grandes fronteiras a 
serem ultrapassadas para expansão da 
piscicultura comercial em alguns países. 
Grande parte dos estudos disponíveis tem 
focado na determinação dos aspectos da 
macroestrutura cariotípica de variados grupos, 
entre eles alguns de grande importância para a 
aquicultura (e.g. JACOBINA et al., 2011). 
Desta forma, têm sido identificados 
marcadores citotaxonômicos, sistemas de 
cromossomos sexuais, cromossomos Bs 
(supranumerários) e os mecanismos evolutivos 
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MOLINA, 2007; MARTINEZ et al., 2009, 
entre outros). 
Técnicas clássicas de caracterização 
cromossômica (coloração convencional, Ag-
RONs, bandamento C) vêm sendo 
empregadas na maior parte dos estudos 
citogenéticos em vertebrados, assim como em 
peixes. Estes conhecimentos, embora 
apresentem limitações, tem disponibilizado um 
conhecimento aplicável a vários fins 
biotecnológicos, destacando-se a manipulação 
cromossômica e a obtenção de linhagens 
poliploides, ginogenéticas, androgenéticas e 
detecção de híbridos interespecíficos 
(KOMEN; THOGARD, 2007; PIFERRER et 
al., 2011). 
Devido à possibilidade de variação mesmo 
entre espécies próximas, as regiões 
organizadoras nucleolares (RONs) estão entre 
os marcadores citotaxonômicos mais 
empregados. As RONs são regiões do DNA 
responsáveis pela transcrição do RNA 
ribossômico, frequentemente exibem padrões 
particulares aos diferentes grupos de peixes, 
podendo variar no número, localização, 
intensidade de coloração e tamanho, com 
diferenças inter-individuais dentro de uma 
mesma espécie ou mesmo em mosaico, entre 
células de um mesmo indivíduo. Variações 
numéricas inter ou intra-individuais no 
tamanho, localização e no número já foram 
descritas em vários gêneros. Em alguns grupos, 
a presença destes sítios em apenas um par de 
cromossomos é a condição mais frequente. 
Este padrão já foi observado tanto em famílias 
dulcícolas como Prochilodontidae (PAULS; 
BERTOLLO, 1990), Anostomidae (GALETTI 
et al., 1984), Parodontidae (MOREIRA-
FILHO et al., 1985), assim como em espécies 
marinhas das famílias Carangidae (CAPUTO, 
1996), Mugilidae (SOLA et al., 2007), 
Lutjanidae (ROCHA; MOLINA, 2008), 
Apogonidae (ARAÚJO et al., 2009), entre 
outras. Em outros peixes ocorrem NORs 
múltiplas ou simples, como Astyanax 
(MORELLI, 1981; MOREIRA-FILHO, 1989), 
Hoplias (BORN; BERTOLLO, 2000; VICARI 
et al., 2003), ou preferencialmente múltiplas 
como em Salmo (MARTÍNEZ et al., 2009). 
Um padrão muitas vezes distintivo entre os 
cariótipos dos peixes reside na distribuição e 
qualificação da heterocromatina. Regiões 
heterocromáticas compreendem DNA 
repetitivo, identificados preliminarmente pelo 
bandamento C ou por fluorocromos base-
específicos. Os cariótipos de muitas espécies de 
Perciformes tem mostrado uma distribuição da 
heterocromatina principalmente nas regiões 
centroméricas e terminal (MOLINA, 2007). 
Contudo, outros grupos filogenéticos como 
Characiformes, podem apresentar grandes 
segmentos heterocromáticos em posição 
intersticial como em Astyanax (MANTOVANI 
et al., 2000). 
Fluorocromos base-específicos vêm sendo 
empregadas acessoriamente para qualificar as 
regiões cromossômicas heterocromáticas em 
peixes. A cromomicina A3 por exemplo, 
evidencia blocos ricos em bases GC. Em 
peixes, as RONs com poucas exceções, 
apresentam-se como regiões de intensa 
fluorescência quando submetidos à 
fluorocromos GC-específicos (SCHWEIZER, 
1980). Por outro lado, o DAPI (4'-6-
diamidino-2-phenylindole) forma complexos 
fluorescentes com o DNA, mostrando 
especificidade por regiões ricas em bases AT. 
Segmentos heterocromáticos ricos em bases 
AT são menos frequentes em peixes podendo, 
contudo, serem encontrados em algumas 
espécies (AMENYA; GOLD, 1986). Estes e 
outros métodos vêm permitindo a identificação 
da estrutura, organização molecular, o 
mapeamento de genes específicos, até o 
comportamento dos cromossomos nas 
diferentes fases do ciclo celular.  
 
3. Mapeamento cromossômico - Hibridação in 
situ 
 
Detecção de sequências repetitivas e 
teloméricas  
Os DNAs satélites representam uma 
importante porção do genoma eucarioto 
composta por diferentes classes de DNA 
repetitivos, não codificadora e organizada em 
tandem, com unidades de cerca de 100-300 
pares de bases (SUMNER, 1990; EPPLEN; 




Protocolos Citogenéticos e Perspectivas Biotecnológicas Voltadas à Piscicultura Marinha e Conservação 
dispersas no genoma, ou organizadas em 
matrizes em tandem (CHARLESWORTH et 
al., 1994). 
Unidades de DNAs satélites podem estar 
presentes de centenas a milhares de cópias em 
um genoma. Diferentes famílias de DNA 
satélite têm sido isoladas, caracterizadas e 
localizadas em cromossomos de diversas 
espécies, evidenciando uma grande correlação 
com regiões de heterocromatina constitutiva 
(JOHN, 1988; LOHE; HILLIKER, 1995). 
Unidades monoméricas repetidas são 
comumente detectadas nas regiões 
centroméricas e teloméricas de alguns ou de 
vários cromossomos de um determinado 
organismo, associadas a blocos de 
heterocromatina constitutiva (TYLER-
SMITH; WILLARD, 1993). Além da 
quantidade e da localização de sequências 
específicas de DNA satélite variarem 
grandemente entre espécies distintas, estas 
muitas vezes mostram-se espécie-específicas, o 
que sugere não somente uma origem distinta, 
como também pode ser resultado de um 
processo evolutivo dinâmico que leva à 
contínua geração, amplificação, eliminação e 
substituição de famílias de DNAs satélites 
(UGARKOVIC; PLOHL, 2002). Embora 
análises envolvendo DNA repetitivos venham 
sendo realizadas em um grande número de taxa 
(LI et al., 2005; BULAZEL et al., 2006), ainda 
se conhece muito pouco sobre a composição 
molecular de diferentes tipos de DNAs 
satélites em alguns grupos de vertebrados, 
como em peixes. Estudos em diferentes 
espécies de peixes teleósteos têm demonstrado 
que repetições de DNA satélite podem ser 
úteis em estudos filogenéticos (DE LA 
HERRÁN et al., 2001), para explicitar as 
relações entre complexos de espécies 
(Mantovani et al., 2004; VICARI et al., 2008), 
determinar origens de  cromossomos 
supernumerários (ZIEGLER et al., 2003; 
ARTONI et al., 2006) e caracterizar 
cromossomos sexuais (VICENTE et al., 2003; 
VICARI et al., 2003).  
Um novo e grande salto qualitativo das 
análises cromossômicas tem ocorrido a partir 
da disponibilização das técnicas de hibridação 
in situ. Estas metodologias que envolvem 
sequências alvo e sondas específicas 
aumentaram a resolução e precisão no 
mapeamento cromossômico pelo acesso a 
regiões específicas dos cromossomos, desde 
genes de cópia simples a unidades repetitivas 
particulares (KASAHARA, 2009). Além de 
sequências relacionadas a regiões específicas, 
podem ser obtidas sondas com a intenção de 
analisar braços cromossômicos ou 
cromossomos inteiros. Diante das 
possibilidades de uso, os procedimentos de 
FISH abriram maiores perspectivas para a 
citogenética comparativa, tanto voltada para 
análises de evolução cromossômica ou detecção 
de características cariotípicas aplicadas voltadas 
à produção.  
A ampliação de estudos acerca da 
composição e distribuição de diferentes 
famílias de DNAs satélites em peixes e outras 
regiões cromossômicas poderá fornecer 
maiores contribuições à caracterização genética 
de diferentes espécies e à compreensão da 
evolução do genoma dos peixes, com especial 
foco em domínios de heterocromatina.  
 
Sequências teloméricas 
Os telômeros, regiões particulares 
encontradas nas extremidades dos 
cromossomos eucariotos são compostos por 
repetições da sequência (TTAGGG)n DNA e 
proteínas (SHIPPEN, 1993), com papel 
importante na estabilização cromossômica 
prevenindo fusões e degradação 
(BLACKBURN; SZOSTAK, 1984). Sua 
estrutura básica e função se mostram 
conservados ao longo da evolução dos 
vertebrados (CHEW et al., 2002). Apesar do 
conservadorismo destas regiões, o tamanho das 
sequências teloméricas variam de espécie para 
espécie (MARTINS et al., 2004).  
A análise destas regiões são especialmente 
indicadas na visualização de rearranjos de 
redução ou aumento cromossômico, sugeridos 
pela presença de sinais ectópicos intersticiais 
(REED; PHILLIPS, 1995). Situações deste tipo 
já foram identificadas em algumas espécies de 
interesse comercial, como trutas e salmões 
(ABUÍN et al., 1996) e ciclídeos, como 
Oreochromis niloticus (CHEW et al., 2002). 
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teloméricas internalizadas em cromossomos 
que sofreram translocação Robertsoniana tem 
sido descritos para algumas espécies de peixes 
(MOLINA; GALETTI, 2002). Este fato já 
descrito para outros grupos vertebrados não é 
incomum (MEYNE et al., 1990) e 
possivelmente é decorrente de perdas durante 
o processo de fusão ou acúmulo de mutações 
ou aquisição de elementos repetitivos gerando 
ausência completa da sequência original ou 
redução ou ausência de homologia com as 
sondas limitando sua detecção. 
 
4. Marcadores citotaxonômicos e aspectos 
funcionais 
 
DNA ribossomal 18S e 5S 
Estudos sobre genes ribossomais têm 
ganhado destaque em análises citogenéticas ou 
moleculares em uma ampla variedade de 
animais e plantas, especialmente na 
caracterização de espécie e/ou 
populações/estoques. Em eucariotos 
superiores, estes genes são organizados em 
duas famílias multigênicas distintas de 
repetições em tandem, compostas por centenas 
de milhares de cópias. Uma classe é 
representada pelo 45S rDNA, unidade 
transcricional que codifica o 18S, 5,8S e 28S 
rRNAs, e um espaçador intergênico não 
transcrito (IGS). Os sítios de DNAr 45S ativos 
constituem as regiões organizadoras de 
nucléolos (NORs), que aparecem como 
constrições secundárias, visíveis como 
cromatina menos condensada, nos 
cromossomos metafásicos. As proteínas 
associadas às NORs transcricionalmente ativas 
são argentofílicas permitindo que estes sítios 
cromossômicos sejam detectados por reação à 
prata (SANTORO, 2005). 
A outra classe de genes rRNA codificam 
para o 5S rRNA que consiste de uma seqüência 
altamente conservada de 120pb que é separada 
de cada unidade transcricional por um 
espaçador não-transcrito variável (NTS) 
(LONG; DAVID, 1980). A seqüência de genes 
rRNA são bem conservadas, quando se 
compara entre os taxa, enquanto os espaçadores 
não-transcritos mostram grande extensão e 
variação de seqüências, que acredita-se 
proporcione um dinamismo acentuado para os 
genes rRNA (MARTINS; GALETTI, 2004).   
A técnica de FISH com sondas para a família 
45S, em peixes, tem sido amplamente 
empregada para validar polimorfismos de Ag-
NORs, resultantes de atividade diferencial de 
transcrição, assim como decorrentes do 
número variavél de repetições presentes pelo 
RNAr.  
Ao contrário do RNAr 45S, que pode ser 
identificado pela impregnação com a prata, a 
localização dos sítios de DNAr 5S é realizado 
por hibridação in situ. O mapeamento de genes 
RNAr 5S em diversas espécies de peixes tem 
evidenciado sítios comumente localizados em 
porção intersticial dos cromossomos, como 
observado em espécies de salmonídeos e outras 
famílias (FUJIWARA et al., 1998; MARTINS; 
GALETTI, 1999; VICENTE et al., 2001).  
Na piscicultura a utilização destes 
marcadores cromossômicos se revela 
importante na identificação de híbridos 
interespecíficos como no caso dos tambaquis 
(Piaractus mesopotamicus) e pacus 
(Colossoma macropomum) (FORESTI et al., 
1986; ALMEIDA-TOLEDO et al., 1987) e na 
verificação da ploidia em poliploides induzidos 
artificialmente como carpa Cyprinus carpio 
(GERVAI et al., 1981), na truta arco-íris Salmo 
gairdneri (REFESTIE et al., 1981) e Rhodeus 
ocellatus (UENO; ARIMOTO, 1982), entre 
outros. 
Marcadores cromossômicos têm revelado a 
letalidade entre cruzamentos de trutas arco íris 
(Onchorhynchus mykkis) portadores de 
polimorfismos nas regiões organizadoras de 
nucléolo, uma vez que rearranjos 
cromossômicos envolvendo uma inversão 
pericêntrica ocasionou uma disfunção na 
síntese de proteínas e consequentemente 
letalidade no indivíduo portador de tal 
rearranjo. Neste caso, o indivíduo portador de 
dois segmentos nucleolares no mesmo 
cromossomo era uma condição de letalidade 
(PORTO FORESTI et al., 2004).  
 
5. Aspectos citogenéticos de cruzamentos 
heteroespecíficos  
Na piscicultura, dentre as metodologias de 
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aplicada é a hibridação, que pode envolver o 
cruzamento entre linhagens da mesma espécie 
(intraespecífica) ou grupos geneticamente 
diferentes pelo cruzamento entre espécies 
separadas (interespecífica). Esta técnica de 
reprodução visa alcançar características 
específicas desejáveis ou melhoramento de 
uma forma geral do desempenho no cultivo. 
Geralmente, resulta na produção de prole que 
apresenta um desempenho melhor do que a 
média de ambas as espécies parentais, 
conhecido como vigor híbrido ou heterose 
positiva (BARTLEY et al., 2001) 
Até recentemente, análises citogenéticas têm 
sido consideradas principalmente como uma 
ferramenta para estudos evolutivos, sendo 
pouca utilizada no manejo e monitoramento de 
estoques cultivados. Caso as análises 
convencionais não sejam suficientes para 
caracterizar um grupo ou indivíduo sob análise, 
a identificação pode ser baseada em outros 
marcadores cromossômicos estruturais 
derivados de detecção das regiões 
organizadoras de nucléolo, bandas de 
replicação pela incorporação da 5-
bromodeoxiuridina (5-BrdU), coloração por 
fluorocromos base-específicos e o mapeamento 
de sequências específicas com o uso da 
hibridação in situ fluorescente (FISH) 
(PORTO-FORESTI et al., 2006). 
Métodos citogenéticos apresentam várias 
vantagens em relação a outros marcadores 
genéticos. Além do baixo custo, constituem 
uma forma precisa de se identificar desde 
níveis de ploidia, à procedência dos 
complementos cromossômicos dos parentais 
nos produtos resultantes de hibridação 
interespecífica (TOLEDO-FILHO et al., 
1994). Em alguns casos,  o número diploide e 
morfologia cromossômica são similares, como 
no caso dos pacus e tambaquis e seus híbridos 
recíprocos. Por outro lado, híbridos triploides 
(3n) provenientes do cruzamento destas 
espécies são precisamente detectáveis entre os 
híbridos interespecíficos gerados (ALMEIDA-
TOLEDO et al., 1987). Algumas vezes as 
espécies parentais apresentam diferentes 
composições cariotípicas, relacionadas à 
diferenças no número diploide, fórmula 
cariotípica e/ou número fundamental, de tal 
maneira que, os produtos híbridos podem ser 
caracterizados pela valor diploide intermediário 
em relação aos parentais ou diferença 
morfológica de alguns cromossomos com 
qualquer das espécies parentais, como em 
Colossoma macropomum e Mylossoma 
duriventris (KOSSOWSKI et al., 1983). 
Quando híbridos e parentais apresentam o 
mesmo cariótipo (similaridade numérica e 
morfológica), torna-se necessário o emprego 
das metodologias de bandamento 
cromossômico para identificação de pares 
marcadores espécie-específicas. O padrão 
heterocromático dos cromossomos permite a 
precisa identificação dos parentais e dos 
híbridos obtidos dos cruzamentos entre o pacu 
(Piaractus mesopotamicus) e o tambaqui 
(Colossoma macropomum) (ALMEIDA-
TOLEDO et al., 1987). Resultados práticos 
similares para identificação de híbridos em 
peixes tem sido obtidos para diferentes espécies 
de valor econômico, como em Cipriniformes 
carpas (ALMEIDA-TOLEDO et al., 1995) e 
Salmoniformes cultivados (KENDAL et al., 
2009). 
De fato, a manipulação genética que consiste 
na junção de genomas evolutivamente 
diferenciados através da hibridação 
interespecífica induzida é de grande 
empregabilidade prática, os resultados obtidos 
através desta técnica precisam, entretanto, ser 
parcimoniosamente interpretados, devido às 
questões de segurança ambiental, pelo risco de 
introgressão de genes exógenos em populações 
naturais e quanto a heterogeneidade dos 
produtos híbridos (RYMAN; UTTER, 1987). 
A caracterização citogenética dos parentais e a 
identificação genética de estoques híbridos é 
um procedimento bastante recomendável para 
as estações de piscicultura que utilizam essas 
técnicas no melhoramento animal. Apesar dos 
riscos à biosegurança ambiental os resultados 
esperados através das hibridação, reforçam sua 
utilização em algumas condições diante da 
possibilidade de manejo adequado aos menor 
exploração dos estoques naturais, ou práticas 
favoráveis dos estoques cultivados, produção de 
indivíduos com características qualitativas 
diferenciadas ao consumo alimentar, à pesca 
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6. Manipulação cromossômica em peixes 
marinhos – Casos e perspectivas  
O conhecimento prévio dos padrões 
cromossômicos de uma espécie cultivável abre 
perspectivas para a implementação e 
monitoramento de técnicas voltadas à produção 
de peixes. Entre as possibilidades se destaca a 
manipulação cromossômica. Metodologias 
deste tipo vêm sendo empregadas com sucesso 
em diversas espécies de peixes de grande valor 
econômico (BEARDMORE et al., 2001; 
ZANG et al., 2004). A manipulação 
cromossômica se dá pela interferência física ou 
funcional nos cromossomos, durante o ciclo 
celular, por agentes físicos ou químicos. Dois 
objetivos básicos têm estimulado pesquisas 
nesta área, o primeiro consiste na manipulação 
de lotes completos de cromossomos de uma 
espécie, conhecido como poliploidização, o 
segundo é a obtenção de indivíduos com 
genoma de apenas um dos parentais, processos 
conhecidos como ginogênese (genoma 
materno preservado) ou androgênese (genoma 
paterno preservado). 
Poliploides podem ser definidos como 
organismos com um ou mais conjuntos de 
cromossomos adicionais com relação ao 
número mais freqüentemente encontrados na 
natureza para uma determinada espécie. 
Poliploidia tem sido envolvido na especiação de 
animais e principalmente em plantas 
(HEGARTY; HISCOCK, 2007). Nos peixes 
este mecanismo parece ter surgido 
extensivamente, de forma independente, várias 
vezes durante a sua evolução, com maior 
incidência nos grupos mais primitivos 
(LEGATT; IWAMA, 2003). Peixes poliploides 
induzidos artificialmente vêm sendo usados na 
aquicultura para alcançar esterilidade ou 
aumento de produção (DONALDSON; 
DEVLIN, 1996). 
Interações genéticas e epigenéticas entre 
genes redundantes em peixes poliploides 
(COMAI, 2005), provavelmente influenciaram 
o destino da sua evolução, levando à extensa 
diversidade biológica atual (LE COMBER; 
SMITH, 2004). A poliploidia está relacionada a 
evolução de diversos grupos de espécies, como 
alguns ciprinídeos e cobitídeos (UEDA; 
OJIMA, 1978; LUSKOVÁ et al., 2002; 
VASIL'EV et al., 2003), bem como alguns 
outros importantes na aquicultura como os 
esturjões e  salmonídeos (ALLENDORF; 
THORGAARD, 1984). 
Processos de poliploidização espontânea, a 
partir de alterações meióticas ou mitóticas, têm 
sido observados em várias ordens 
filogeneticamente distantes (THORGAARD; 
GALL, 1979).  
O conhecimento do cariótipo de várias 
espécies de interesse comercial, possibilitou o 
monitoramento da manipulação de conjuntos 
cromossômicos durante a indução de alguns 
processos, como a poliploidização, ginogênese 
e androgênese. Em peixes essa manipulação 
compreende, basicamente, a adição ou a 
subtração de um conjunto completo haploide 
ou diploide, na meiose ou mitose, 
respectivamente. Este grupo de organismos 
oferece vantagens técnicas em relação aos 
vertebrados superiores, entre elas, a fecundação 
externa, prolificidade e diferenciação sexual 
controlável.  
A poliploidização consiste na produção de 
indivíduos com número igual ou superior a 
três conjuntos cromossômicos haploides 
completos. Experimentalmente em peixes 
podem ser produzidos indivíduos com 
diferentes níveis de ploidia. Poliploides são 
encontrados espontaneamente em populações 
selvagens (MOLINA et al., 2007). Com 
indutores apropriados podem ser facilmente 
obtidos em muitas espécies comercialmente 
importantes de peixes (PIFERRER et al., 
2009). 
  Os trabalhos de indução à poliploidia 
estão direcionados para a obtenção 
principalmente de indivíduos triploides que 
frequentemente apresentam alto grau de 
esterilidade reprodutiva. Esta condição é 
atribuída à presença do terceiro conjunto de 
cromossomos, que provoca a interrupção na 
meiose I na gametogênese, resultando em 
diferentes níveis de supressão do 
desenvolvimento gonadal, que neste caso vai 
depender da espécie e do sexo (WANG et al., 
2002). A incapacidade de reproduzir triploides 
tem sido considerada uma alternativa para as 
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controlada, como nos casos de introdução de 
espécies exóticas nos ambientes naturais ou 
com risco de contato com ecossistemas não 
nativos e em peixes transgênicos (HINDAR et 
al., 1991; YOUNGSON et al., 2001). 
Em salmonídeos, o efeito da esterilidade é 
desejável por evitar a degradação física e 
susceptibilidade às doenças relacionadas com a 
maturação sexual. Desta forma, é possível a 
continuidade do crescimento durante o 
período reprodutivo, já que a energia para o 
metabolismo reprodutivo será canalizada para o 
crescimento corpóreo. Além disso, a maturação 
sexual é muitas vezes associado com maior 
incidência de doenças, ou alterações nas 
propriedades organolépticas das partes 
comestíveis, como no caso de muitos 
salmonídeos. Estes problemas têm sido 
evitados através da indução a poliploidia, 
particularmente a triploidia (PIFERRER et al., 
2009).   
 Todas as estratégias utilizadas na obtenção 
da poliploidia artificial envolvem a 
interferência na divisão celular durante a 
meiose ou mitose. A produção de indivíduos 
triploides, por exemplo, tem sido alcançada 
através de duas estratégias. A primeira consiste 
na indução da triploidia diretamente nos ovos, 
por tratamento físico ou químico, administrado 
logo após a fertilização. O segundo caminho é 
através da obtenção de reprodutores 
tetraploides e posterior cruzamento com 
indivíduos diploides. Em peixes, esta via é 
pouco recomendada, pois a sobrevivência dos 
indivíduos tetraploides é bastante reduzida. 
Comentários adicionais e aplicações a triploidia 
podem ser encontrados em alguns trabalhos 
clássicos como ARAI (2001), FELIP et al. 
(2001), HULATA (2001), TIWARY et al. 
(2004) e MAXIME (2008), dentre outros.  
   Outro objetivo relacionado com a 
manipulação cromossômica é a produção de 
linhagens monosexo, obtido através de 
ginogênese e androgênese. Diferentemente da 
poliploidia, há modos de perpetuação clonal do 
genoma de um dos parentais em peixes, tais 
como a ginogênese. Esta condição é rara na 
natureza e requer gametas de outro indivíduo 
para estimular o processo (SCHULTZ, 1980). 
Um exemplo bem estudado de ginogênese em 
meio natural é com a espécie Poecilia formosa 
(SCHARTL et al., 1995), Carassius auratus 
gibelio (CHERFAS, 1981; YAMASHITA et al., 
1993) e Oreochromis niloticus (CARRASCO 
et al., 1999).  
A ginogênese e androgênese artificial 
consistem na produção de indivíduos com 
apenas a informação genética materna ou 
paterna, respectivamente. Na ginogênese o 
ovócito é fertilizado por um espermatozoide 
que foi geneticamente inativado por radiação. 
Na androgênese o ovócito é irradiado e 
fertilizado com espermatozoide normal. Em 
ambos os casos a diploidização pode ser obtida 
impedindo-se a 1
a
 divisão mitótica. Algumas 
espécies comerciais têm tido bastante sucesso 
na produção de indivíduos ginogenéticos 
como, por exemplo, na carpa comum, 
Cyprinus carpio (KOMEN et al., 1991). 
 
7. Citogenética e genômica de peixes – uma 
interface 
O mapeamento de genomas tornou-se uma 
ferramenta poderosa para diversos campos de 
interesse das pesquisas biológicas, entre eles 
aqueles voltados para a aquacultura 
(ALCIVAR-WARREN et al., 1997; TONG et 
al., 2002). Contudo um número muito 
limitado de espécies teve seu genoma 
sequenciado (ZHONG et al., 1998; 
VENKATESH et al., 2000; MARTINS et al., 
2004). 
No que diz respeito aos peixes, a diversidade 
no tamanho do seu genoma (quantidade de 
DNA) tem despertado interesse nas últimas 
décadas e este progresso vem culminando na 
construção de mapas genéticos e mapeamentos 
comparativos, tornando algumas espécies como 
organismos modelo (TONG; CHU, 2002). 
Em peixes tanto o tamanho do genoma pode 
variar muito (0,7-2,7 pg) (CHENG et al., 
1993), como existe uma profusa diversidade no 
número de cromossomos, embora cerca de 
50% das espécies mostrem número diploide 
entre 48 a 50 cromossomos (MANK; AVISE, 
2006a).   
O conjunto de dados do genoma de 
diferentes espécies tem permitido examinar sua 
correlação com diferentes aspectos biológicos 
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(MANK; AVISE, 2006a), o tamanho dos 
eritrócitos (GREGORY, 2001), tamanho do 
ovo (HARDIE; HEBERT, 2003), cuidado 
parental, taxa metabólica, ambiente (HARDIE, 
HEBERT, 2004), a longevidade (GRIFFITH 
et al., 2003), a riqueza de espécies (MANK; 
AVISE, 2006b; OLMO, 2006) e risco de 
extinção (VINOGRADOV, 2004a).  
Embora o tamanho do genoma dos peixes 
seja de longe o maior conjunto de dados para 
qualquer grupo de animais, o conhecimento 
das causas e consequências da diversidade de 
conteúdo de DNA neste grupo ainda são 
preliminares (SMITH; GREGORY, 2009). 
Apesar disto, algumas inferências sobre a 
distribuição e o impacto destas diferenças no 
genoma, entre os peixes, podem ser divisadas, 
como por exemplo, que os genomas de peixes 
de água doce são maiores do que os dos peixes 
marinhos (HARDIE; HEBERT, 2004). A nível 
de espécies individuais, parece haver um 
declínio na variação de tamanho do genoma de 
acordo com a temperatura. De fato, peixes de 
clima frio apresentam quantidades mais 
elevadas de DNA do que espécies subtropicais 
e tropicais (SMITH; GREGORY, 2009). 
Correlações entre tamanho do corpo e 
tamanho do genoma têm sido relatados em 
alguns invertebrados e podem ser aplicadas a 
aves e subconjuntos de mamíferos 
(GREGORY et al., 2001). Em peixes, o 
tamanho do corpo parece ser inversamente 
proporcional ao tamanho do genoma, pelo 
menos quando poliploides não são contados 
(SMITH; GREGORY, 2009). Assim como, o 
tamanho do ovo está também associado ao 
tamanho do genoma em peixes (HARDIE; 
HEBERT, 2004). Ainda se pode verificar que o 
número de cromossomos está positivamente 
correlacionado com conteúdo de DNA entre 
os peixes, mesmo excluindo a influência de 
poliploidia (SMITH; GREGORY, 2009).  
No que diz respeito aos estudos genômicos 
aplicados, diversos mapas do genoma, ou seja, a 
representação da posição dos genes e 
marcadores de DNA não transcritos sobre cada 
cromossomo tem sido disponibilizado para 
espécies cultivadas (TONG; CHU, 2002). 
Cada grupo de ligação equivale a um a 
cromossomo. O processo de mapeamento de 
um loco sobre um cromossomo depende da 
formação dos quiasmas durante a meiose. A 
análise de progênies de cruzamentos 
experimentais permite identificar a sequência e 
a distância entre os loci. Se for possível calcular 
a frequência de recombinação entre os pares de 
loci é possível construir um mapa de ligação 
com suas posições sobre os cromossomos. 
Apesar de algumas dificuldades, como hotspots 
de recombinação em regiões particulares do 
cromossomo, geralmente a análise de ligação 
geralmente permite a definição da ordem e 
distância aproximada dos loci sobre os 
cromossomos (JONHSON et al., 1996).  
O principal objetivo da obtenção de mapas 
genéticos consiste na possibilidade da 
identificação e caracterização de QTLs 
associados com características de interesse 
econômico, como resistência a determinadas 
doenças ou ao estresse e seu uso em programas 
de seleção assistida, voltados a aumentar a 
eficiência de linhagens geneticamente 
superiores para produção comercial (TONG et 
al., 2002). 
 
8. Considerações finais 
A utilização das técnicas de manipulação 
cromossômica tem sido cada vez mais 
incorporada na piscicultura marinha em termos 
mundiais (ARAI, 2001; TIWARY et al., 2004; 
MAXIME, 2008). Os aspectos citogenéticos e 
seus usos aplicados à produção indicam 
possibilidades de ampla popularização e 
destacam a eficácia dos cromossomos como 
indicadores genéticos na piscicultura, seja por 
meio da caracterização de estoques, 
diferenciação de linhagens e/ou de híbridos. 
Tanto as metodologias citogenéticas quanto as 
genético-moleculares, têm nas suas indicações, 
vantagens e desvantagens de acordo com os 
objetivos almejados. Contudo, o uso conjugado 
destes marcadores (cromossômicos e 
moleculares) são sinergicamente 
complementares, enriquecendo a análise e 
respondendo às questões de forma mais precisa 
e ampla. É preciso mencionar que os resultados 
obtidos através desta técnica necessitam ser 
cuidadosamente interpretados, uma vez que as 
manipulações cromossômicas pode gerar uma 
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manipulados. Aspectos de biossegurança 
devem ser analisados, tendo em vista os 
potenciais riscos biológicos que genomas 
manipulados possam representar ao meio 
ambiente, entre os quais a possibilidade de 
competir com as espécies parentais ou ainda de 
introgressão de genes exógenos em estoques 
naturais ou cultivados, caso sejam férteis. 
Assim, a caracterização e a identificação 
genética de estoques que sofreram manipulação 
genética constitui um procedimento 
essencialmente recomendável para programas 
de piscicultura que utilizam essas técnicas no 
melhoramento animal. O monitoramento 
genético de produtos resultantes de processos 
de hibridação interespecífica objetiva detectar 
características diagnósticas genéticas, que 
identifiquem, de maneira clara e acessível, 
parentais e híbridos.  
O crescente acúmulo de dados 
cromossômicos das espécies de interesse 
econômico tem suscitado a implementação de 
novas metodologias biotecnológicas capazes de 
reverter tanto para a conservação biológica, 
através do manejo adequado dos estoques 
naturais e medidas de biossegurança, como no 
uso aplicado à produção de produtos cultivados 
diferenciados, capazes de alavancar a patamares 
mais elevados a atividade de piscicultura, 
sobretudo a marinha, reduzindo a pressão de 
captura sobre as populações naturais de 
espécies economicamente importantes para 
regiões e países das quais dependem para 
emprego e renda.  
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